
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7516
T AACA T A T T AA T AA T A T AC T T C T - - - T AAA T T AA T AC T T AAGAA - GAC - GAGT T A TGTGAGAGGAAA TGACA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGACA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AGTGA T ACC T AGCA T T T T T T AAA - - AAGT T TGAC T AA T T T T T A T T AAGGA
T CGCA T T A T AGT T AA T AAC T T T T T - T T AAGT T AA T T - - - - - - - - - - - - T CAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T C T T CCAAGAA T T T AC T T T T T - - - - - AAGT A T A T T - - - - - - - - - ACAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA - - T T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T T A T AC TGT AC TGA T T T C T T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGACAAC
C TGT A T A T T AA - - AAA T A TGGT T T - - T AAA T T AA T T T T T - - - - - - - - - - - AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T ACAC T T T T T - - - - - - - -
T A T T A T A T AAACCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAAAAAA - - T CAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T A T T T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT - - T CGAAA T C T A T AA T T AC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAGACCACC T T C T T CACAGAAG
T A T T A T C T AGA T T T A T T AC T A T T T A - - - - - - - - - - - T T TGACA - - - - T - T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGC T T T ACA T T T T A T T T T T T AA T - T AAA T CGGTGAGT T T T A T A - AAAAAA
T T AAC TGCAGA T T AA T - - T T T T TGAACA T A T AGA T T T T T AAAAAGAA T T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T TGT T A T T AA TGA T AA TGT T T T T A T - T A T A T C T ACA - - - - - - - - - T CAGAGC
T AGT A T C T T AAGT A T T T A T T T A TGAA T T AC T T AAC T T T T AAGA - - - A T - T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGT T A T T T CAA T T C T T T T T T A T C - T AAA T AC T T ACACCA T T T - - T CA T AC
C T AAA T A T AAA T T A - - T A T T T T T T AA TGAA T T AA T T C T - - - - - - - - - - - T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AA T T T CA T TGACA T T T T T - - - - - - - - - - T T T A T T CGT C T T A T A T T AGT AA
C T T T A TGA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAA T AA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AA T A T - - - - - - - - - T T T C T T A T C - CA TGT A T T T T CGGT T T T T - - - - - - - -
T C TGA TGGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAG - - - T T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T TGT T T T T C T C T AA T T T T C T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGGGC T
C T T CAAA T A TGCGAA T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA - - AA T - GAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AACGGT AGACGC T A T TGT T T A T AA - AGC T T CAAAAGGT T T T T CAAAACAA
T TGC T CA T T AA - - AA T T A T T T T T T CA T AAA T T AA T T T T TGAA - - - - - T - AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AACA T T T TGAA TGT T T T TGT C T T A T T CA T T CA T TGA T T T T T T - - - AAAC T
CAA T A T T A T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAAAAA - - - - T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T - AAAA T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AAA T CAACA T CA T T T T T T T CA T T A - GCA T TGAAC T C T T A T T TGT C T ACGC
C T A T AAA TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA - - - - T - T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T TGGT T T T T T T TGT T A TGC T CCAAA - - AAC T T T A T T AA TGA T T CCA TGAGGC
T TGT CCGT T AGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAAA - - AA T - CAGT T A TGTGAGAAGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T A T AC T A T T T CA T A T T T T CCCCAAA T A T AAAAACC T A T T T T T T T T CA T C T T
T TGTGT T A T AGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TG - - AAC - AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGT A T AAAACAA T A T T T T T T CCAA T A T T A T C T CAAGGAA T T T T - - - CGAC
AGA T A TGCGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAA T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T - - - - - - T T T T T T T T AC T T T T - - - - - TGC T T T TGT TGGGC T T T T T T A T T AA T
TGGT A TGT T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T - - - - - T ACGC T T TGT T T T T TGA TGT C T A T TGT CCGTGT T TGT AAGAAAA T
GCA T A T A T T AGT T AAAC T T T T T T T A - - - - - - - - - - - T T T AGAAA - - - - CAAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGT A T AGT T T T CGGT T T T T T CC T - AA T T A T AGCCAGAGT T T T AGT AGAAA
T T AGACAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGAAAAAA T TGAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AGCA T TGC T T AAC T T T T A T T CA T - - AGACCCA T T AACACACCAAAAAAAA
T AGT AGGT AGT T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAA - - - T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T AAA T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AGGTGT A T AC TGA TGC T T CCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AGGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT T T T CGAAA T C T A T AA T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGAAAC
T A TGA T AAAA T ACA T T T A T AA TGT AA T AAAA T AA T T - - T AAAA T A - - - C T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAAAGGAAC T T AAC T A T - - - - - - A T T AA TGAA TGT T T AAAA T T AA T - GAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA T A T AA T T CA T T TGT T T CCCAACA - - - - - - - - - - T AAGAAAAA T - T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AA TGT AA T ACAAAA T T T CCCA T AA T AAAAA TGCACA T T T T TGA - AAACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAACC T A T AA T T T AGT A T ACACA T A T T T T T T T ACC - - AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T A T T T T T A T CCC T AC TGT T T T - - - - - A T ACC T ACC T AC T A T C T AACAAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AC T T C T A T T ACAAA T T T TGT T T C - T A T A T T T T T T T CC T AC T T - - T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AC T A TGAAAGT CCA T T T T T T - - - ACACACC T T T TGGT ACC T AAACGGGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAA T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AA T A T T T T AAA T A T T T T T T T T T T A T T T AGGT A T AGAGTGT T T ACAAAGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T CACGT AAAA T A T AGT T T T T T - - - - - AAA T T T A T T AC T T T T T CA T T CAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGGT ACA T T TGT AA T TGC TGAAGA T ACA T CGACGGGGT A T T - - T A T AAAA
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TE: rnd_5_family_11447.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 7516bp; fragments: 470; full length: 49 (>=6764.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7516 bp
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TE: rnd_5_family_11447.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 7816bp; fragments: 470; full length: 49 (>=7034.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_11447

 size: 7511bp; fragments: 471; full length: 49 (>=6759.9bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 7511 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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